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－マクロアレイと VIGS 法を用いた解析 





 トマト果実の成熟についてエチレン作用阻害剤 1-MCP(1-methylcyclopropen)処理および成熟不全変異体 rin， 




連遺伝子を 419 個特定した。それらは，成熟に伴い 3 倍以上増加した遺伝子 224 個，1/3 以下減尐した遺伝子
195 個から構成されていた。 






って顕著に増加する因子として PG， PL および mannan endo-1,4-beta-mannosidase が，逆に低下する因子とし
ては PG， Expansin， endo-1,4-beta-glucanase がスクリーニングされた。成熟関連遺伝子の中には，シグナル
伝達系に機能する遺伝子が 17 個，成熟関連転写因子が 20 個をあった。 
 抽出された成熟関連転写因子の中で，成熟に伴って発現が増加する GRAS と SAHH，逆に成熟に伴って発
現レベルが顕著に低下する因子として BTB と b-ZIP が見いだされた。それらの転写因子について，遺伝子機












用し，11,520 遺伝子の解析から，成熟関連遺伝子を 419 個特定した。それらは，成熟に伴い 3 倍以上に増加
した遺伝子 224個，1/3以下に減尐した遺伝子 195個から構成されていた。スクリーニングされた成熟関連遺
伝子についてエチレン，RIN， NOR因子への依存性を調査し，成熟に伴って発現が増加する遺伝子の多く
は，高いエチレン依存性，RIN，NOR依存性を示す一方，成熟に伴って発現が減尐する遺伝子の約半分はエ
チレン非依存的でRIN，NOR依存性も小さいことを示した。ESTのアノーテーションデータなどを基に，成
熟関連遺伝子の機能分類を行い，基礎的代謝，二次代謝，植物ホルモンおよび反応，光合成，着色と細胞壁
の調節など，様々な成熟に関わる生理変化について，発現パターンに基づいて関連遺伝子を整理した。その
中で，成熟に伴う呼吸代謝の制御には，イソクエン酸脱水素酵素およびATP合成酵素遺伝子が重要な因子で
あることを示した。また，成熟制御に重要な新規の連転写因子として，GRAS，b-ZIP遺伝子，信号伝達系因
子としてSAHH，BNK1，BTB因子を抽出した。さらに，VIGS法による機能解析によって，GRAS遺伝子を抑
制すると果実着色がやや抑制されることを見いだし，この転写因子が成熟制御の一翼を担っていること示し
た。 
 これらの研究成果は，果実の成熟生理研究の基盤となり，成熟制御の新たな局面を開くことにつながるも
のである。したがって，本研究は，博士（農学）学位に値すると評価した。
